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Nowa i udoskonalona sekwencja genomu
myszy pomaga odrozni¢ cztowieka od myszy

Naukowcy ze Szweciji, Wielkiej Brytanii i USA zaprezentowali radykalnie
udoskonalong wersje kompletnego genomu myszy w ramach przetomowych badan,
ktore umozliwig wyrazniejsze odrdznienie genow cztowieka od gendw myszy. Ich
odkrycia, opisane w czasopismie PLoS Biology, pomogg zw...
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© shumersmock czasopismie PLoS Biology, pomoga

zwiekszy¢ przydatno$¢ myszy do

modelowania chordb cztowieka.

Zdaniem autorow mysz (Mus musculus) zajmuje wyjatkowe miejsce w badaniach
genetycznych i genomicznych (badanie sekwencji DNA), i ma decydujace znaczenie
dla badan chorob cztowieka. "To podstawowy model zwierzecy do badania chordb i
rozwoju cztowieka, a takze genom ssaka, do ktérego DNA, geny i genom cztowieka
jest najczesciej poréwnywany" - czytamy w artykule.

Mozliwo$¢ pracowania z precyzyjng sekwencjg genomu w czasie prowadzenia
badan biomedycznych jest niezwykle wazna dla naukowcow. W 2002 r. ten sam
zespot naukowcow opublikowat pierwszg wersje sekwencji genomu myszy
opracowang za pomocg WGSA (Whole Genome Sequence and Assembly).
Opierajac sie na tej wiedzy, naukowcy po raz pierwszy byli w stanie poréwnac
sekwencje DNA myszy i cztowieka.

Niemniej pierwsza wersja sekwencji genomu miata 176.000 luk, a cze$¢ genomu,
jak sie obecnie wydaje, byta rozmieszczona nieprawidtowo. Zespot skoncentrowat
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swoje wysitki na uzupetnieniu luk i ustawieniu wszystkiego we wiasciwym miejscu.
"Jedynie uzupetnienie brakujacych gendw pozwoli nam uzyskaé wszechstronng
wiedze na temat biologii odrozniajacej te dwa gatunki" - napisali.

Naukowcy opisujg teraz zesp6t genomu myszy, zwany "Build 36", ktérego jako$¢ jest
znacznie wyzsza. Utworzono go poprzez wyrownanie naktadajacych sie klonéw,
ktére odpowiadajg czesciom genomu, dzieki czemu udato sie uzupetnié ponad
175.000 luk z pierwszej wersji. Wynik naswietlit architekture genomu i dat petniejszy
obraz gendw nalezgcych do myszy.

Naukowcy wskazuja, ze wystepuje wiecej roznic genetycznych miedzy dwoma
gatunkami niz dotychczas sgdzono - ludzie i myszy majg wspolne cztery piate
gendw. Zrozumienie tych réznic umozliwi naukowcom precyzyjniej oddzieli¢ geny
wspolne dla ludzi i myszy od tych wystepujacych wytgcznie u myszy.

"Z perspektywy czasu nasz poprzedni obraz genomu myszy byt niekompletny.
Dopiero po uzupetnieniu wszystkich brakujacych fragmentéw genomicznej uktadanki
zdaliSmy sobie sprawe, ze brakowato nam ogromnej liczby gendéw wystepujacych
jedynie u myszy, a nie u cztowieka" - powiedziat dr Leo Goodstadt z Rady Badan
Naukowych (MRC) Jednostki ds. Genomiki Funkcjonalnej w Wielkiej Brytanii.

Wedle nowych badarn opracowanie pierwszej wersji byto stosunkowo tanie i tatwe do
wykonania. Wiele innych genoméw odczytano w takim samym stopniu. Niemniej
koszt ukonczenia odczytu genomu jest "zwykle co najmniej cztery razy wyzszy od
kosztu wygenerowania pierwszych odczytow za pomoca tradycyjnego
sekwencjonowania metodg Sangera" - czytamy w artykule. Dalej autorzy pisza:
"Jednak nasza analiza zakonczonego odczytu genomu myszy wskazuje jasno, ze
pierwsza wersja uzyskana za pomocg WGSA zawsze bedzie stabo obrazowaé
biologie specyficzng dla danej linii".

"Te nowe odkrycia sg niezwykle wazne, bowiem pomagajg nam oddzieli¢ geny, ktére
stanowig fundament biologiczny, taki sam dla wszystkich ssakéw, od genéw
decydujacych o tym, ze ludzie i myszy tak bardzo sie r6znig" - dodat profesor Chris
Ponting z Uniwersytetu Oksfordzkiego w Wielkiej Brytanii.

Dr Deanna Church z Amerykanskiego O$rodka Informacji Biotechnologicznej przy
Narodowym Instytucie Zdrowia powiedziata, ze $wiezo opublikowany genom myszy
"pozwoli nam odrzuci¢ niektére z powszechnie przyjetych btednych wyobrazen, a co
wazniejsze, odkryC wiele wczesniej ukrytych sekretow biologii myszy".
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